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DERLEME

Molekiler Markerlerin Hayvan Yetistiriciligi ve Genetiginde
Kullanimi

Son 30 yilda molekdiler biyolojinin gelisimi ¢iftlik hayvanlarinin seleksiyonu ve genetik ilerlemesi igin
heyecan verici yaklagimlar olusturmustur. DNA markerleri bireysel tanimlama, ebeveyn tayini ve
genetik hastaliklarin kontroliinde simdiden yaygin bir uygulama alani bulmustur. Fakat asil
kullanimlari genotipik seleksiyon uygulamalari igin kantitatif karakter lokuslarinin belirlenmesi
yoéninde olacaktir. Molekiler markerlerin hayvan islahi ve genetigindeki uygulama alanlarini pratik
veya kisa donem ve uzun dénem olmak Uzere iki ana baslik altinda toplamak mUmkindur. Pratik
veya kisa dénem uygulama alanlari bireysel tanimlama, ebeveyn tayini, genetik hastaliklarin
kontroli, genetik uzakhgin tahmini, implantasyon &ncesi yavru cinsiyetinin ve ikizligin
belirlenmesidir. Uzun dénem uygulama alanlari genom haritalarinin olusturulmasi, kantitatif
karakter lokuslarinin belirlenmesi, marker destekli seleksiyon, genetik cesitlilik ve genetik
kaynaklarinin korunmasi galigmalaridir.

Anahtar Kelimeler: Molekuler markerler, ebeveyn tayini, genetik hastaliklar, kantitatif karakter lokuslari, marker
destekli seleksiyon.

Applications of Moleculer Markers in Animal Breeding and Genetics

Development of molecular biology during the past three decades has created new oppurtunities for
the selection and genetic improvement of livestock. DNA markers have already provided wide
applications in parentage verification, individual identification and control of genetic disorders. The
ultimate use of DNA markers would be to identify quantitative trait loci in order to practice genotypic
selection. It is possible that application of molecular markers in animal breeding and genetics can
be studied under two main headings as shortrange or immediate and longrange. Shortrange or
immediate applications are individual identification, parentage determination, control of genetic
disorders, genetic distance estimation, determination of twin zygosity and sexing of preimplantation
embryos. Long range applications are genome mapping, determination of quantitative trait loci,
marker assisted selection and biodiversity and conservation of genetic resources studies.

Key Words: Moleculer markers, parentage determination, genetic disorders, quantitative trait loci, marker
assisted selection.

Giris

Gectigimiz ylzyilda, ciftlik hayvanlari yetistiricilik degerlerinin tahmininde geleneksel
olarak fenotip ve ebeveynlerine ait bilgiler kullanilmis, genetik ilerleme fenotipik
seleksiyona dayandiriimisgtir (1-3). Ekonomik 6éneme sahip bazi 6zelliklerde fenotipik
performansa dayali énemli ilerlemeler elde edilmesine ragmen, multifaktériyel kalitim
gOsteren kantitatif karakterlerde fenotipin ¢ogu kez genotipi iyi bir sekilde
yansitamamasl ve seleksiyon icin her zaman iyi bir kriter olusturmamasi nedeniyle
fenotipik performansa dayali seleksiyon metotlarinin bazi sinirlamalari zamanla daha
belirgin hale gelmistir. Kalitim derecesi dusuk ya da dlculmesi zor 6zelliklerde etkinlikleri
dismis ve seleksiyon cok sayida hayvandan uygun sekilde 6lgllebilen 6zelliklerle
sinirh kalmisgtir. St verimi ve sltiin protein orani gibi aralarinda negatif korelasyon
bulunan bazi o6zellikler i¢in uygulandiginda yeterince etkili olmamistir. Dolayisiyla
herhangi bir kantitatif karakterle ilgili genetik degerin tahmininde dogruluk derecesi daha
ylksek ve glvenilir metotlarin gelistiriimesine ihtiyag duyulmustur (4-6).

Kantitatif karakterlerin genetik ilerlemesi; bazi verim Ozelliklerinin sadece tek
cinsiyette olcllebilmesi, pek ¢ok genin toplamali etkileri sonucu ifade edilmesi ve gevre
faktorlerinin bu genlerinin ifadesi Uzerinde 6nemli etkilere sahip olmasi nedeniyle
nispeten yavastir. Bu durum genetik degderlendirmenin dogrulugunu da dugturmektedir.
Ayrica verim Ozelliklerinin sadece ergin hayvanlarda 6Olgulebilmesi sonucu generasyon
araligi uzamakta ve yillik genetik ilerleme orani dismektedir (7). Bu nedenlerle kantitatif
karakterlerin degerlendiriimesinde kan gruplari, protein polimorfizmleri (kan serum
proteinleri ve sut proteinleri) ve DNA polimorfizmleri gibi genetik degerin tahmininde
dogrulugu arttiracak ve seleksiyonun erken yaslarda uygulanabilmesini saglayacak
araglara ihtiyag duyulmustur (8).
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Son 30 yilda molekiler biyolojinin gelisimi giftlik
hayvanlarinin seleksiyonu ve genetik ilerlemesi igin
heyecan verici yeni yaklasimlar olusturmustur. Farkli
genotiplere ait DNA’lardaki niikleotid dizilim farkhliklarini
cesitli sekillerde ortaya koyan DNA markerleri, bireysel
tanimlama, ebeveyn tayini ve genetik hastaliklarin
kontroliinde simdiden yaygin bir uygulama alani
bulmustur. Fakat asil kullanimlari marker destekli
seleksiyon (Marker Assisted Selection, MAS) gibi
genotipik seleksiyon uygulamalari icin kantitatif karakter
lokuslarinin  (Quantitative Trait Loci, QTL) belirlenmesi
yoninde olacaktir (9-12). Molekiler markerlerin
kullaniimasiyla birlikte geleneksel 1slah metotlariyla
asllamayan bazi sinirlamalarin da dniine gegilebilecektir
(13).

MOLEKULER MARKERLERIN UYGULAMA
ALANLARI
Molekiler markerlerin, hayvan yetigtiriciligi  ve

genetiginde oldukga genis uygulama alani mevcuttur.
Bunlar pratik veya kisa dénem ve uzun dénem olmak
Uzere iki ana baglik altinda incelemek mimkunddr (14).

Pratik veya Kisa Dénem Uygulama Alanlari
1. Ebeveyn Tayini

Ebeveyn tayini, bir hayvanin yetigtiricilik degerinin
belirlenmesinde akrabalarindan elde edilen verilerin
kullaniimasi nedeniyle 6nemlidir. Molekller markerler
kullanilarak yapilan ebeveyn tayinlerinden elde edilen
sonuglar (= %90), kan gruplarn (%70-90) ve diger
biyolojik markerler (%40-60) kullanilarak yapilan
testlerden daha guvenilirdir (15). Yuksek derecede
polimorfik mikrosatellit DNA markerleri bu amag igin
oldukga uygundur (16). Ciftlik hayvanlarinda mikrosatellit
markerlerin kullaniimasiyla gergeklestirilen PCR temelli
ebeveyn tayinleri basariyla uygulanmaktadir (14).
Glowatzki-Mullis ve ark. (17), sigirlarda iki adet Uglu
mikrosatellit amplifikasyon sistemini kullanarak yaptiklari
¢alismada yanhs ebeveyn tayininin hemen hemen %99
dogruluk oraninda dislanabilecegini ortaya koymuslardir.
Kurar ve ark. (18), koyunlarda yaptiklar ¢alismada 12
mikrosatellit lokusun ebeveyn tayini c¢alismalarinda
basari ile kullanilabilecegini bildirmislerdir.

PCR temelli ebeveyn tayini yaris ati yetistiriciliginde
tartismali ebeveynlik olgularinin aydinlatiimasi ve safkan
Arap ve Ingiliz ati yetistiriciliginin korunmasi amaciyla
kullaniimaktadir. Turkiye’de 2005 yilindan itibaren
soykitugine kayith atlarin DNA analizi yapilarak veri
tabani olusturulmaya baslanmistir. Etlik Veteriner Kontrol
ve Arastirma Enstitisi’nde DNA mikrosatellit markerleri
ile soy kiatigine kayith atlarin  DNA  kimliginin
saptanmasi ve ebeveyn tayinleri yapiimaktadir (19, 20).
Ayrica DNA markerleri, hayvanlarin tanimlanmasi ve
suni tohumlamada kullanilan spermanin dogrulanmasi
amaciyla da kullaniimaktadirlar (15).

2. Yavru Cinsiyetinin Belirlenmesi

Yavru
yetistiriciliginde

cinsiyetinin
sUrdnin

belirlenmesi, hayvan
istenen amaglara gore
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dizenlenmesine olanak saglayan o6nemli bir aractir.
implantasyon 6ncesi yavru cinsiyetinin belirlenmesine
ybnelik pekgcok ydntem olmasina karsin 6nemli olan
embriyonun gelisimine zarar vermeyecek yontemin
kullaniimasidir. Ayrica kolay uygulanabilmeli,
tekrarlandiginda ayni sonuglari vermeli ve zaman
kazandirmalidir. implantasyon éncesi Y kromozumuna
spesifik problarla hibridasyon Uzerine dayal guvenilir
sitogenetik teknikler olmasina ragmen bu tekniklerin
uygulanabilmesi icin yuksek miktarda embriyonik
parcaya ihtiya¢g duyulmaktadir (14). Ayrica implantasyon
oncesi yavru cinsiyetinin belirlenmesinde Y
kromozomuna spesifik bir DNA sekansinin prob olarak
kullanildigi molekiler ydntemler de mevcuttur (21). Fakat
bu yontemler zaman alici ve ugrastiricidir (14).Embriyo
cinsiyetinin belirlenmesinde Y kromozomuna spesifik
fragmentlerin  PCR ile c¢ogaltilarak, agaroz jel
elektroforezinde gorintilendigi PCR temelli yaklasimlar
da kullaniimaktadir (22, 23). Bu ydntemler digerlerine
gbre oldukga avantajlidir. Embriyonun 16-32 hiicreye
ulastigi  embriyonik gelisiminin erken ddnemlerinde
uygulanabilmekte, PCR igin diger yontemlere gbre daha
az miktarda DNA'ya ihtiya¢ duyuldugundan embriyodan
2-8 hiicre alinmasi yeterli olmakta, 5 saatten kisa slrede
ve % 100 dogrulukta sonuglar alinabilmektedir (22-24).
Agrawala ve ark. (25), 6-7 gunlik sidir embriyolarin
cinsiyetini mikromanipulasyon yéntemi ile embriyodan
alinan hucrelerde Y kromozomuna spesifik primerlerin
kullanildigi PCR ile belirlemislerdir. Chrenek ve Bulla
(26), da sigirlarda blastokist evresindeki embriyolarin
cinsiyetini ayni yontemle tespit etmislerdir. Son yillarda,
implantasyon éncesi embriyo cinsiyetinin belilenmesinde
izotermal nukleik asit amplifikasyon yontemleri (Loop
mediated isothermal amplification, LAMP) ve
oligonukleotid mikroarray teknigi de basar ile
kullaniimaktadir (27, 28).

3. ikizlik ve Freemartinismus OlgularininTespiti

Farkli cinsiyetli (XX/XY) ikizlik olgularinin belirlenmesi
monoovulator hayvanlarda oldukga O6nemlidir (14). Biri
erkek digeri disi ikiz yavrulardan disi olanin steril olmasi
seklinde tanimlanan ve yetistiriciler icin bluyik ekonomik
kayiplara neden olan freemartinismus olgusu sitogenetik
ve molekiler tekniklerle belirlenebilmektedir (29). Bu
amagla FISH (fluorescence in situ hybridization) (30),
minisatellit ve mikrosatellit DNA polimorfizmleri (31, 32),
cinsiyet kromozomlari uzerindeki bazi genlerin (SRY,
AMELX/AMELY, ZFX/ZXY) analizi (33-35) ve Y
kromozomuna spesifik marker (BOV97M, BRY.1 ve
BRY .4a) uygulamalarindan yararlaniimaktadir (29, 36).

4. Genetik Uzakligin Tahmini

iki popiilasyon arasindaki genetik uzakligin tahmini
pedigrinin dogrulanmasina, ayni tur icerisindeki farkl irk
ya da hatlarin karakterizasyonuna ve zamanla tirlerde
meydana gelen varyasyonlarin degerlendiriimesine
olanak taniyan dnemli bir aragtir (14). Genetik uzakligin
belirlenmesinde mikrosatellit DNA markerleri, AFLP
(amplified fragment length polymorphisms) ve RAPD
(random amplified polymorphic DNA, RAPD) yontemleri
kullaniimaktadir  (37-41).Tapio ve ark. (38), Kuzey



Cilt: 28, Sayi: 2

Avrasya bdlgesinde yetistirilen 52 koyun irki arasindaki
genetik uzakhdr 20 mikrosatellit marker kullanarak
belirlemiglerdir. Negrini ve ark. (39), Avrupa’nin farkli
bélgelerinde yetistirilen sigirlar arasindaki genetik
uzakligi AFLP yontemi ile tespit etmiglerdir. Ivgin ve
Bilgen (40), etci ve yumurtaci tavuk hatlari arasindaki
genetik uzakhgi, EImaci ve ark. (41), Kivircik, Gokgeada
ve Sakiz koyun irklari arasindaki genetik uzakhgi RAPD
teknigi ile belirlemiglerdir.

5. Hastalik Tastyicilarinin Belirlenmesi ve Genetik
Hastaliklarin Kontrolii

Hastalik tasiyicilarinin belirlenmesi 6zellikle fenotipik
olarak normal bireylerden ayirt edilemeyen zararh alleli
tasiyan heterozigot bireylerin suriiden
uzaklastirilmasinda kullanilan énemli bir aractir. Tedavi
edilemeyen ciddi hastaliklarin birgcogu bakteri veya
virslerden ziyade genomdaki bazi kusurlardan meydana
gelmektedir. Hayvanlarin genomlarindaki bazi allelik
varyasyonlar belirli bir hastalia karsi duyarlihda ya da
dirence yol acabilmektedir (14). Kingsbury (42), sigirlarin
prion protein genindeki belirli bir RFLP’nin slingerimsi
beyin hastaliginin (bovine spongiform encephalopathy,
BSE) siresi ve hastallk ajanlarina karsi konak
yanitindaki varyasyondan sorumlu oldugunu bildirmigtir.
Bir gen bélgesinde meydana gelen polimorfizm bazi
genetik ve metabolik dizensizliklerin  molekiler
mekanizmanin  anlasilmasina ve genetik olarak
kontroliine yardim edebilmekte ve fenotipik olarak normal
bireylerden ayirt edilemeyen heterozigot tasiyici
hayvanlarin belirlenmesine olanak tanimaktadir (14).
Sigirlarda 16kosit baglanma eksikligi (bovine leukocyte
adhesion deficiency, BLAD), Uridin monofosfat senteaz
eksikligi  (deficiency of uridine  monophosphate
synthatase, DUMPS), kompleks vertebral malformasyon
(complex vertebral malformation, CVM) ve sitriilin birikimi
(citrullinaemia; Ure dongisiinde bozulmaya neden olan
otozomal resesif hastalik), atlarda periyodik hiperkalemik
felcler ve domuzlarda kétu huylu yiksek ates gibi genetik
kusurlara tek nokta mutasyonunun neden oldugu
durumlarda kusurlu resesif allele sahip tasiyici hayvanlar
PCR-RFLP teknigi kullanilarak kolayca belirlenebilmekte
ve sonugta heterozigot tasiyici hayvanlar siriden
uzaklastirimaktadir (14, 43). Norouzy ve Nassiry (44),
fenotipik olarak normal goériinmesine karsin BLAD’a
neden olan resesif “BL” allelini tasiyan bogalari PCR-
RFLP teknigi ile tespit etmistir. Meydan ve Yildiz (43),
Turkiye'de yetistirilen Holstayn sigirlarda BLAD, DUMPS,
CVM ve citrullinaemia tasiyicilarini  PCR-RFLP
yontemiyle taramig ve 350 sigirda 14 BLAD ve 11 CVM
tasiyicisi tespit ederken, DUMPS ve citrullinaemia
tasiyicisina rastlamamiglardir.

Uzun Donem Uygulama Alanlan
1. Genom Haritalarinin Olusturulmasi

Genom haritalamasi, 1990 yilinda insan genomunda
30.000 genin tespit edilecedi haritayl olusturmak
amaciyla 15 yillik bir proje olarak tasarlanan, 2003
yllinda 20-25.000 genin tanimlanmasiyla tamamlanan
insan genom projesi ile hemen hemen es anlamlidir (45).
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insan genom projesi ayni zamanda diger tiirlerin genom
haritalarinin da belirli bir stire sonra olusturulabilecegi
anlamini tagsimasi nedeniyle 6nemlidir (46).

Genom  haritalarinin  olusturulmasinda  synteny
haritalama, in situ hibridizasyon, baglanti haritalamasi ve
kargllastirmali  haritalama gibi  ¢esitli  haritalama
yontemleri kullaniimaktadir. Ciftlik hayvanlarinin genom
haritalarinin  olusturulmasinda daha c¢ok baglanti
haritalamasi ve karsilastirmali haritalamadan
yararlaniimistir (47). Farkl tirlerin karsilastirmali genom
haritalarinin olusturulmasi i¢in harcanan ¢abalardan hizli
bir ilerleme beklenebilir (48). insan genomu ve cesitli
ciftlik hayvani tlrlerinin genomlari karsilastirmal olarak
haritalanmigtir (49, 50). insan genomu ve tavuk genomu
arasinda insan genetigi ve hastaliklarinda faydali
olabilecek ortak toplam 154 otozomal parga tespit
edilmistir (51). Womack ve ark. (52), fare ve insan
genomlariyla benzer bdlgeleri dikkate alarak sigir
genomunun  kargilagtirmali  haritasini  olusturmaya
calismiglardir.  Band ve ark. (53), insan ve sigir
genomlari arasinda yaklagik 105 ortak parca oldugunu
tespit etmislerdir. Karsilagtirmali  haritalama tirler
arasinda muhafaza edilen bdlgelerin belirlenmesi,
kantitatif karakterler lokusu ve gen ifadesi galismalarina
katki saglamasi gibi bazi avantajlara sahiptir (11).

Genom haritalarinin olusturulmasinda Tip | (RFLP ve
PCR-RFLP) ve Tip Il (Mikrosatellitler) olmak Uzere iki
grup molekuller marker kullaniimaktadir. Tip | markerler
protein kodlayan ve genellikle tirler arasinda korunan
dizileri temsil etmeleri nedeniyle karsilastirmali haritalarin
olusturulmasinda kullanilirlar. Tip Il markerler protein
kodlamayan fakat DNA’nin anonim kollari Uzerinde
bulunan ve ylksek derecede polimorfik dizileri temsil
etmeleri nedeniyle baglanti haritalarinin
olusturulmasinda kullanilirlar. Tip I markerler, Tip |
markerlere gore daha fazla polimorfizm g&stermeleri,
hizli ve kolay bir sekilde c¢ogaltilabilmeleri nedeniyle
genom haritalarinin hazirlanmasinda kullanilan baglica
markerlerdir (47, 54).

Genom haritalarinin olusturulmasinda, bilinen lokus
ya da markerler birbirleri ile iligkili olarak aralarindaki
rekombinasyon sirasina gore bir genetik harita Gzerine
yerlestirilirler. Rekombinasyon birimi santimorgandir
(centimorgans, cM). Bir cM yaklasik olarak 10° bazdir.
(55). Hayvan yetistiriciligi ve genetiginde molekiler
marker uygulamalarinin gelismesi yuksek yogunlukta
genom haritalarinin olusturulmasina baghdir (11). At,
sigir, koyun, kegi, tavuk ve domuz gibi baz ciftlik
hayvanlarinin genom haritalarina Roslin Enstitlist, INRA
Biyoteknolojileri ve A.B.D. Ulusal Hayvan Genomu
Arastirma Programi web sayfalarindan ulasilabilmektedir
(56-58).

2. Kantitatif Karakter Lokuslarinin Belirlenmesi

Sit verimi, canli agirhk artisi, bir dogumdaki yavru
sayisl, hastaliklara direng ve kirli yapagi verimi gibi
ozellikler hem genetik hem de cevre faktorlerinden
etkilenen, multifaktériyel kalitim gdsteren kantitatif
karakterlere birkag o6rnektir. Ciftlik hayvanlarinda
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ekonomik 6neme sahip genetik 6zelliklerin cogu kantitatif
varyasyonun sonucudur. Kantitatif karakterleri etkileyen
genlerin yerlestigi lokuslar QTL olarak adlandiriimaktadir
(59-61). QTL’nin tespiti ve dogrulanmasi kompleks,
zaman alici ve oldukga masrafli bir cabadir fakat karl
ticari geri donligsimleri de beraberinde getirme
potansiyeline sahiptir (11). Ciftlik hayvanlarinda QTL’nin
haritalanmasi icin genom taramasi ve aday gen
yaklasimi  olmak Uzere ki alternatif strateji
kullaniimaktadir (62).

2.1. Genom taramasi

Genom taramasi, belirli bir 06zellik icin QTL'yi
beliremek amaci ile birgok hayvanin  farkli
kromozomlarina ait genetik yapinin ¢ok sayida polimorfik
marker aracihdiyla tespit edilerek, ayni 6zellik igin
fenotipik veriler ile elde edilen genetik verilerin
istatistiksel yontemler araciligiyla birlestirilerek belirli bir
Ozellikten sorumlu QTL’nin kromozom Uzerindeki en
uygun yerlesiminin belirlenmesiyle gerceklestiriimektedir
(60, 61). Genom taramasi, bir 6zelligin kalitimi ile genom
boyunca ¢ok sayidaki polimorfizmin kalitimi arasindaki
iliskiyi arastinr. Kritik nokta polimorfizmleri tek tek
calismaktansa birbirini izleyen bitisik marker ¢iftinin
kahtiminin anlagilmasidir. Bu ayni zamanda aralik
haritalamasi olarak da bilinir. Bu iki markerin 6zellikle
iliskili olmasa bile, bunlarin arasina yerlesen bir QTL
tespit edilebilir. Prensipte, eger yeterli sayida hayvanin
kantitatif bir ozellik igin fenotipi belirlenir ve tim
kromozomlarinin polimorfik marker seti ile genotipi tespit
edilirse, tim QTL yerlesimlerini haritalamak mumkin
olabilir (59). Sigirlarda boynuz gelisimi, sidir ve
koyunlarda kas hipertrofisi, sigirlarda sit verimi,
domuzlarda et kalitesi, koyunlarda dol verimi gibi
Ozellikler genom taramasiyoluyla haritalanmigs QTL
bulgularina ait érnekler olarak verilebilir (63).

2.2. Aday gen yaklagimi

Eger bir ozellik iyi biliniyorsa, o6zellikle degdisiklige yol
actigindan siphelenilen bir veya daha fazla gen stz
konusu olabilir. Bunlar aday genlerdir. Aday gen
yaklasiminda ¢ogu durumda tim genomun taranmasi
yerine QTL’yi arama yolu izlenir. Ozellik lzerinde etkili
olan genler tespit edildikten sonra, iliski analizleri ya da
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baglanti analizleri ile aday genlerin QTL olup olmadiklari
belirlenir. Aday gen yaklasimi  genotiplendirme
maliyetlerini biyik o6lcide dusurebilir fakat aday genler
icin kullanilan metotlar iyi bilinmeyen 6zellikler i¢in uygun
degildir. lyi bilinen &zellikler igin dahi gen yapis
genelinde tarama yapmanin avantajlari vardir, zira bu
sayede Onceden slpheleniimemis lokuslar ortaya
ctkarilabilir (59). Domuzlarda Ostrojen reseptori ve bir
dodumdaki yavru sayisi, sigirlarda renk kalitimi, sigir ve
kecilerde kazein lokusu ve sut protein verimi, blylime
hormonu geni ve siit protein orani aday gen yaklasimina
gbre haritalanmig QTL 6rnekleri olarak verilebilir (63).

Et sigirlari Gzerinde yapilan ¢alismalarda et kalitesi,
yumusakligi ve mermerlesmeden sorumlu lokuslar hayli
fazla ilgi toplamistir (11). Oncelikle Marshall (64), et
yumusaklhigi ile iligkili calpastatin genini marker destekli
seleksiyon uygulamalari i¢in aday gen olarak belirlemis,
daha sonra Casas ve ark. (65), sidirlarda miyostatin ile
iliskili  QTL'nin  hem blyime hem de karkas
kompozisyonunu etkiledigini bildirmiglerdir.

St verimi yoninde vyetistirilen sigirlar zerinde
yapilan molekuler ¢alismalarda st verimi, protein ve yag
iceriginden sorumlu lokuslar hayli fazla ilgi toplamistir
(11). Oncelikle siit verimi ve sitiin protein Kalitesi
sirasiyla 14 ve 21. kromozomla iligkilendirmistir (66, 67).
Bu caligmalar daha sonra sit ve protein veriminin 1.
kromozom, siit verimi ile yad ve protein oraninin 6.
kromozom, yag ve protein veriminin 9. kromozom, yag
veriminin  10. kromozom ve protein oraninin  20.
kromozom Uzerinde muhtemel 5 bdlgeyle
iliskilendiriimesine yol agmistir (67). St verimi ve sutgu
form ile iligkili yapisal 6zelliklerin 27. kromozom Uzerinde
oldugu tespit edilmistir (61, 68).

Kanatli yetistiriciliginde blylime ve hastaliklarin
ekonomik 6nem tasimasindan dolayr QTL'yi arama
calismalarinda bu 6zellikler tizerinde 6nemle durulmustur
(11). Van Kaam ve ark. (69), tavuklarda canli agirligini
etkileyen QTL'yi tespit etmek amaci ile tim genomu 368
marker ile taramislar ve 1. kromozom (zerindeki en
uygun yerlesimi belirlemislerdir.

Sigir, koyun, tavuk ve domuzlarin kantitatif karakter
lokuslarinin giincel durumu Tablo 1’de sunulmustur (70).

Tablo 1. Sigir, koyun, tavuk ve domuzlarda kantitatif karakter lokuslarinin giincel durumu (70).

. SIGIR . KOYUN . TAVUK . DOMUZz

Ozellik Tipi* QTL  Ogzellik Tipi* QTL  Ozellik Tipi* QTL  Ozellik Tipi* QTL
Buyime 1527 Karkas 169  Blyume 2359  Yaglhlik 1720
Fertilite 949  Biyume 129  Hastalik duyarlilig 436  Anatomi 1584
St bilesimi-protein 900 Parazit direnci 105  Yaglilik 392  Tekstlr 1411
St bilesimi-yad 734 St bilesimi-yag 94  Yumurta kalitesi 356 Buyume 745
Yaghlik 681 Yag 34  Yumurta verimi 140 Kan parametreleri 616
Anatomi 581  Hastalik direnci 33  Davranig 139  Konformasyon 598
Genel dzellikler 513  Et kompozisyonu 33 Diger verimler 126  Yavru verimi 512
Yag asiti igerigi 506 Fertilite 31 Biyokimya ve 113  Yag kompozisyonu 505
Yem tiketimi 502 St verimi 25 Et kalitesi 89 pH 370
Sat verimi 469 St bilesimi-protein 20  Saglik 44 Etrengi 361
472" 9180 219" 789 305" 4282 658" 10497

*: QTL sayisi en yiiksek 10 6zellik tipine yer verilmistir. **: Toplam Ozellik Sayisi
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3. Marker Destekli Seleksiyon

Seleksiyona katkida bulunmak amaciyla polimorfik
lokus bilgilerini kullanan marker destekli seleksiyon
kavrami 1900’10 yillarin basinda ortaya atilmasina
ragmen kullanimlari uygun genetik markerlerin olmayisi
nedeniyle sinirh  kalmigtir.  1980°li  yillarda DNA
seviyesindeki polimorfizmlerin kesfi ve sonrasinda
molekuler marker olarak kullaniimasi genetik markerlerin
seleksiyonda kullanilmasina olan ilgiyi tekrar arttirmigtir
(11, 71).

MAS’In pratikte uygulanabilmesi icin ilgili 6zellikten
sorumlu QTL’nin belirlenmesi, QTL’nin markerlerin test
edilebilecegi hedef popilasyonlarda dogrulanmasi ve
hayvanlarin genotiplerinin  belirlenebilecegi, damizhk
degerin tahmini igin fenotipik ve genetikbilginin
birlestirilebilecegi sirilerde uygulanarak kesinlestiriimesi
gerekmektedir (72). Bir marker lokusu ile bir QTL
arasindaki iliski kesinlestirildiginde kalitim yoluyla
bireylere aktarilan QTL allelini belilemek de mimkindur.
Bu bilgi damizlik  hayvanlarin  seleksiyonunda
kullanilabilmektedir (14). Yararli bir QTL alleli ile iligkili
oldugu bilinen bir marker, secilmis bir allelin frekansini
arttiracak ve verimi yukseltecektir (10, 62). Bununla
birlikte markere iligkin bilgi yanlis ise genetik yanitin
azaltilmasi riski de mevcuttur (73).

MAS, vyetistiriciligi yapilan popllasyonda mevcut
genetik cesitlilikten faydalanmamizi kolaylastirir ve bir
alanda arzu edilen 6zelliklerin tumdnin ilerletiimesinde
kullanilabilir (59).

Kalitim derecesi disuk, olgilmesi zor ya da masrafli,
tek cinsiyette ifade edilen, ileri yaslarda hatta kesimden
sonra Olgllebilen  oOzellikler igcin  hayatin  erken
dénemlerinde isabetli bir seleksiyon yapma imkéani
sunmaktadir. Hayvanlarin genotipleri dogar dogmaz kan,
tukurik ve idrar gibi biyolojik sivilar yardimiyla
belirlenebilmektedir. Béylece marker bilgisi, ilgili 6zellik
ifade edilmeden oOnce, hatta higbir zaman ifade
edilmeyecek olsa  bile, genotipinin  tahminde
kullaniimaktadir. Erkek hayvanlarin sit verimi veya disi
Ureme performansiyla ilgili istenen genotipe sahip olup
olmadigi ya da kesim Oncesi et kalitesi tahmin
edilebilmektedir (9, 10, 62).

MAS  geleneksel islah  yontemlerinin  yerini
almaktansa generasyon araliginin kisaltiimasi ve genetik
tahmin dogrulugunun arttiriimasi yéninde tamamlayicisi
olacaktir (14). MAS uygulamalari gunimuiz 1slah
yontemlerinin etkinligini arttirmakla kalmayacak, ayrica

yeni  Ozelliklerin  seleksiyonu igcin de olanaklar
saglayacaktir (10, 62).
Gunimizde ABD, ingiltere, Kanada, Brezilya,

Avustralya ve Yeni Zelanda'da faaliyetgOsteren ticari test
merkezleri yetistiricilere marker destekli seleksiyon
imkani sunmaktadir. Sigirlarda et ve st verim 6zellikleri
Uzerine etkili genler Gzerindeki polimorfizmlerin tespit
edildigi testler sonucu vyetistiriciler arzu edilen genotipe
sahip hayvanlari damizhk olarak segebilmektedir.
Yetistiricilersigirlarin  kuyruk ucundan aldiklari 20-30
adet kil érnegini laboratuvara géndermek suretiyle testi
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uygulamaktadir. Test sunucunda ineklerin yaninda
bogalarda da erken yaslardan itibaren genotipik
seleksiyon  uygulanabilmektedir. Bu  baglamda,
GeneSTAR MVPs isimli molekuler deger tahmin kiti et
sigirlarinda yemden yararlanma, mermerlesme ve et
yumusakligi Gzerine etkili 56 marker ile genomu
tarayarak yilksek performansli hayvanlari dogumdan
itibaren belirlenmesi ve genetik ilerleme oraninin
arttinlmasi yoniinde yetistiricilere yardimci olmaktadir
(74, 75).

4. Genetik GCesitlilik ve Gen Kaynaklarinin
Korunmasi

Genetik gesitlilik kavrami belirli bir bélgeye adapte
olmus, yaygin olarak yetistirilen canli tirlerindeki kalitsal
bilginin zenginligini ifade etmektedir. Bu bolgelerde yer
alan ve irk olarak tanimlanan genotipler i¢inde belirli bir
gen havuzu meydana gelmekte ve i1slah programlarinin
temelini bu havuz olusturmaktadir. Islah programlarinin
hazirlanmasinda gen kaynagi olarak ifade edilen bu
havuzdan faydalaniimasina ragmen yeni islah edilen
tiplerin, bu havuzu genetik erozyona maruz biraktig
sOylenebilir (76). Seleksiyon, akrabali yetistirme ve
melezlemegibi 1slah ydntemleri, irk iginde genetik
varyasyon kaybina yol agabilmekte ve irk kendi kendini
yok etme ihtimali ile kargi karsiya kalmaktadir. Bu
nedenle bilim insanlar ciftlik hayvani gen kaynaklarinin
korunmasi ihtiyacini belirlemistir. FAO 1992 yilinda ciftlik
hayvanlari genetik kaynaklarinin kiresel idaresi icin bir
program  baglatmigtir.  Programin  temel amaci
uluslararasi alanda genetik kaynaklarin muhtemel
kayiplari hakkinda bir farkindalik olusturmak ve koruma
faaliyetlerini belirlemektir (77, 78). Genis c¢aph ve
uluslararasi bir veri tabani olan DADIS (domestic animal
diversity information system) bu  organizasyon
kapsaminda guvenilir ve glncel bilginin uluslararasi
paylasimini kolaylastirmak amaciyla hazirlanmistir (76).
Kiresel program ciftik hayvani turlerinin  genetik
karakterizasyonu icin DNA markerlerinin kullaniimasiyla
baslatiimistir. DFP, RAPD ve mikrosatellitler gibi genetik
markerler sigir, koyun, kegi, tavuk, domuz ve atlarda
genetik cesitliligin arastiriimasi icin kullaniimaktadir (79-
83).

SONUG

Molekiler markerlerin  hayvan performanslarinin
o6nceden tahmini icin kullanimi hayvan yetistiriciligi ve
genetigine o6nemli katkilar saglayacaktir. Molekduler
yontemler  geleneksel 1slah  ydntemlerinin  bazi
sinirlamalarini ortadan kaldiracak ve yeni 6zelliklerin
seleksiyonu icin de olanaklar sunacaktir. MAS
uygulamalari ile birlikte hayvanlarin gelecekte ifade
edecekleri verim 6zellikleri ydninden hentz bu 6zellikleri
sergilemedikleri erken vyaslarda, kesim sonrasi
degerlendirilebilen ozellikler yoéniinden hentiz
hayattayken, sadece tek cinsiyette ifade edilen ozellikler
yoninden her iki cinsiyette birden seleksiyon
uygulanmasi miimkiin hale gelecektir. Ozellikle bogalarin
veya spermalarinin seleksiyonu ile lilke gapinda hizli ve
etkin bir genetik ilerleme saglanabilir.
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Molekdler
islahinda yeni bir

biyolojide yasanan gelismeler
yapilanmanin gerekliligini

hayvan
ortaya

cikartmistir. Bu yeni yapida fenotipik performansa dayali
geleneksel seleksiyon ve islah programlarina genetik
bilgi de danhil edilmeli ve fenotipik veriler ile birlestirilerek
kullaniimalidir.
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